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Kunyit merupakan tanaman penghasil rimpang yang memiliki banyak kegunaan, 
baik untuk konsumsi, industri obat, maupun pewarna. Pengembangan varietas unggul 
kunyit di Indonesia saat ini perlu didukung oleh adanya informasi keragaman 
genetik. Saat ini informasi mengenai keragaman genetik tanaman kunyit di Indonesia 
masih belum tersedia. Salah satu cara untuk memperoleh informasi keragaman 
genetik adalah dengan menggunakan marka molekuler yang mampu memberikan 
hasil yang akurat dan tidak dipengaruhi oleh lingkungan. Marka PBA sebagai marka 
fungsional mampu mendeteksi gen P450 yang berkaitan dengan pembentukan 
metabolit sekunder pada area genom yang luas sehingga dapat dijadikan alternatif 
marka untuk mengidentifikasi keragaman genetik. Tujuan dari penelitian ini adalah 
untuk memperoleh informasi keragaman genetik 64 aksesi tanaman kunyit 
menggunakan delapan pasang primer P450-Based Analogue (PBA). Penelitian 
dilakukan di Laboratorium Sentral Universitas Padjadjaran dari Juni 2019 hingga 
Januari 2020. Sebanyak 133 pita terdeteksi dengan rentang jumlah masing-masing 
alel 8 – 45 pita, dan rata-rata per alel 22,3 pita. Hasil analisis PIC menunjukkan 
adanya enam pasang primer PBA yang menunjukkan polimorfisme tinggi pada 
rentang 0,90 – 0,98 sehingga marka PBA dikategorikan sangat informatif. Analisis 
klaster membagi 64 aksesi kunyit ke dalam dua klaster utama berdasarkan tingkat 
kemiripan pada rentang 0,01 hingga 0,83. Aksesi CL-GTL01 yang berasal dari 
Gorontalo memiliki kemiripan yang rendah yaitu 0,01 terhadap 64 aksesi lainnya, 
sedangkan aksesi CL-NTB01 dan CL-PPB04 memiliki tingkat kemiripan yang tinggi 
pada jarak 0,83. Berdasarkan nilai PIC, jumlah pita polimorfik, dan jarak genetik, 
kunyit asal Indonesia memiliki keragaman yang luas berdasarkan marka PBA.  
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Turmeric is a rhizome producing plant with many utilization such as for 
consumption, medicine, and colorant industries. The development of superior 
turmeric varieties in Indonesia needs to be supported by genetic diversity 
information availability. Despite its potential, genetic diversity information of 
Indonesian turmeric has not been widely observed. A molecular marker is used to 
address genetic diversity information with the accurate result due to minimum 
environmental influences. PBA can detect the P450 gene as a functional marker, 
which is related to the synthesis of secondary metabolites in a wide genome area.  
Thus, it can be used as an alternative marker to identify genetic diversity. This 
research aimed to obtain genetic diversity information of 64 turmeric accessions 
using eight primer sets of P450-Based Analogue (PBA). The study was conducted in 
the Central Laboratory of Padjadjaran University from June 2019 to January 2020. 
Results showed that the full 133 bands were detected with a range of allele number 8 
- 45 bands and an average of 22.3 bands per allele. PIC analysis showed six primer 
sets of PBA had high polymorphisms ranged from 0.90 to 0.98, hence categorized 
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 PBA as a highly informative marker. Cluster analysis divided 64 turmeric accessions 
into two main clusters based on a similarity index ranged from 0.01 to 0.83. The 
accession of CL-GTL01 origins from Gorontalo had a low similarity coefficient of 
0.01 to the other 64 accessions cluster. On the other hand, CL-NTB01 dan CL-
PPB01 had the highest similarity index of 0.83. Based on the PIC value, the total 
number of polymorphic bands, and genetic distance, it can be concluded that local 
Indonesian turmeric had wide diversity based on PBA marker. 
 
PENDAHULUAN 
Kunyit (Curcuma longa L.) merupakan 
tanaman yang memiliki banyak manfaat bagi 
industri makanan dan obat-obatan. Secara 
tradisional, masyarakat telah mengenal kunyit dan 
memanfaatkannya sebagai obat (Kuntorini, 2005). 
Masyarakat di India, Cina, dan Asia Tenggara 
memanfaatkan kunyit sebagai pewarna, bumbu, 
dan pengawet makanan (Ishita dan Khaushik 
2004). Penelitian di bidang kesehatan juga 
menunjukkan bahwa kunyit memiliki fungsi 
sebagai antidiabetes (Shabana et al. 2015), anti-
HIV (Javed et al. 2016), antibakteri (Basir et al. 
2018), antikanker (Shakeri et al. 2018), 
antioksidan (Kim dan Clifton 2018), dan antijamur 
(Sari et al. 2020). Banyaknya manfaat kunyit dapat 
memberikan peluang dalam peningkatan 
kesejahteraan masyarakat apabila dikelola dengan 
baik. 
Kunyit merupakan tanaman yang berasal 
dari Asia Selatan dan telah digunakan dalam 
budaya Vedic di India sejak 4000 tahun lalu 
(Prasad dan Aggarwal, 2011). Saat ini kunyit telah 
menyebar dan dibudidayakan di Cina, Indonesia, 
Bangladesh dan Thailand (Selvan dan Thomas, 
2002).  Kunyit diperbanyak secara vegetatif 
menggunakan rimpang karena jarang 
menghasilkan bunga dan biji serta memiliki 
sterilitas yang tinggi karena memiliki kromosom 
triploid (2n=63) (Ravindran et al. 2007). Di sisi 
lain, penelitian menunjukkan adanya perbedaan 
genetik antara genotip kunyit di India pada tingkat 
gen meskipun tanaman tersebut diperbanyak secara 
vegetatif (Verma et al. 2015; Singh et al. 2015; 
Singh et al. 2018). Keragaman genetik pada 
tanaman yang diperbanyak vegetatif dapat terjadi 
melalui beberapa mekanisme seperti mutasi alami 
dan warisan epigenetik transgenerasi (Balloux et 
al. 2003). 
Indonesia sebagai salah satu produsen kunyit 
yang besar memiliki potensi untuk pengembangan 
kunyit. Areal pertanaman kunyit yang luas 
mendukung Indonesia untuk mengembangkan 
tanaman ini sehingga menjadi lebih bernilai secara 
ekonomi. Pengembangan tanaman kunyit ke arah 
industri pangan dan obat-obatan perlu didukung 
dengan adanya pengembangan varietas unggul 
yang sesuai dengan kebutuhan pasar. Menurut 
Govindaraj et al. (2015), keberhasilan petani dan 
pemulia tanaman dalam mengembangkan 
komoditas bergantung pada keragaman sumber 
daya genetik plasma nutfah. Evaluasi keragaman 
memudahkan pemulia tanaman dalam 
mengidentifikasi potensi dan nilai dari plasma 
nutfah (Kumar dan Kaur, 2010). Namun, informasi 
keragaman genetik kunyit saat ini masih terbatas 
sehingga diperlukan suatu upaya untuk 
mendapatkan informasi mengenai keragaman 
genetik kunyit di Indonesia. Informasi tersebut 
diperlukan dalam upaya pemuliaan tanaman untuk 
perbaikan genetik dan pengembangan tanaman 
kunyit di Indonesia. 
Penggunaan marka molekuler dalam 
mengidentifikasi keragaman genetik memiliki 
beberapa keunggulan. Marka molekular memiliki 
kemampuan yang tinggi dalam mengevaluasi 
tingkat keragaman, struktur genetik, dan 
kekerabatan berdasarkan keragaman dominansi 
dan kekayaan alel (Ismail et al. 2019). Selain itu, 
marka molekuler dapat menjadi alternatif dari 
serangkaian uji BUSS (Baru, Unik, Seragam, 
Stabil) dalam perlindungan varietas tanaman 
karena mampu membedakan varietas tanaman 
(Moeljopawiro 2016). Penggunaan marka 
molekuler dapat menunjukkan hasil yang lebih 
akurat dibandingkan dengan penggunaan marka 
morfologi yang penampilannya dipengaruhi oleh 
lingkungan. Sanghamitra et al. (2015) 
mengemukakan bahwa beberapa karakter kualitatif 
seperti kurkumin, minyak atsiri rimpang, dan 
kandungan minyak atsiri pada daun tanaman 
bervariasi dan dipengaruhi oleh perbedaan zona 
agroklimat.  Oleh karena itu, marka molekuler 
dapat dijadikan alat untuk mengidentifikasi 
keragaman genetik.  
Penggunaan penanda molekuler P450-Based 
Analog (PBA) merupakan salah satu cara untuk 
mengidentifikasi keragaman. Marka ini telah 
berhasil mengidentifikasi keragaman pada 51 spesies 
tanaman yang tergolong ke dalam 28 famili dengan 
jumlah fragmen yang dihasilkan sebanyak 41–63 
(Yamanaka et al. 2003). Marka PBA merupakan 
marka yang sangat informatif dengan nilai 
polymorfism information content (PIC) dan persen 
polimorfisme yang tinggi (Wicaksana et al. 2011). 
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Aplikasi marka tersebut pada tanaman cabai 
menunjukkan nilai PIC yang tinggi (rata-rata 0,96) 
dibandingkan dengan marka RAPD (rata-rata 0,72) 
(Dolkar et al. 2019). Hal ini dikarenakan marka 
PBA mampu mendeteksi gen yang berperan dalam 
proses biosintesis dan biodegradasi metabolit 
sekunder (Greule et al. 2018). Penggunaan marka 
PBA untuk mendeteksi keragaman diperkirakan 
akan mampu menghasilkan sikuen yang lebih 
banyak dibandingkan dengan penggunaan marka 
SSR pada tanaman kunyit yang menghasilkan 2–8 
alel (Senan et al. 2013). Penelitian ini bertujuan 
untuk mengidentifikasi keragaman kunyit 
berdasarkan marka PBA. Informasi yang 
didapatkan dari studi mengenai keragaman genetik 
sangat penting dalam konservasi dan perakitan 
varietas unggul berbasis sumber daya lokal. 
 
 
BAHAN DAN METODE 
 
Bahan tanaman yang digunakan pada 
penelitian ini adalah 64 aksesi kunyit (C. longa) 
koleksi Laboratorium Pemuliaan Tanaman dan 
Teknologi Benih Universitas Padjadjaran yang 
berasal dari beberapa provinsi di Indonesia dan 
tiga varietas unggul milik Balai Penelitian 
Tanaman Rempah dan Obat (Balittro) (Tabel 1).  
Bahan tanaman berasal dari populasi kunyit yang 
telah dibudidayakan oleh masyarakat. Seluruh 
aksesi kunyit ditanam dan dikelola di Kebun 
Percobaan Ciparanje, Fakultas Pertanian 
Universitas Padjadjaran (753 m dpl) pada garis 
lintang 6
o
55’0.72804” S dan garis bujur 
107
o
46’18.46056” E. Kegiatan penelitian 
dilakukan di Laboratorium Sentral, Universitas 




Daun tanaman kunyit yang digunakan untuk 
proses isolasi DNA adalah daun muda yang 
terletak pada daun kedua teratas. Prosedur isolasi 
DNA pada tanaman C. longa dilakukan mengikuti 
Promega (2017). Kualitas DNA hasil isolasi diuji 
melalui elektroforesis dengan agarose 1%. 
Konsentrasi dan kemurnian DNA dianalisis dengan 




Amplifikasi DNA dengan PCR 
 
Optimasi Polymerase Chain Reaction (PCR) 
dilakukan untuk menentukan konsentrasi primer, 
template DNA, serta Taq polymerase yang 
memberikan hasil PCR optimal. Individu diambil 
secara acak dan diamplifikasi menggunakan 
delapan pasang primer (Tabel 2). Campuran 
larutan PCR yang digunakan mengacu pada 
panduan penggunaan MyTaq polymerase (Bioline), 
sedangkan proses amplifikasi DNA dengan PCR 
mengacu pada Yamanaka et al. (2003). Sampel 
dimasukkan ke dalam mesin PCR (LabCycler 
Gradient) dengan tahapan pra-denaturasi pada suhu 
94
0
C selama 5 menit, diikuti 32 siklus yang terdiri 
atas denaturasi pada suhu 94
0
C selama 1 menit, 




C selama 2 
menit, dan ekstensi pada suhu 72
0
C selama 3 
menit. Tahap selanjutnya adalah final extention 
pada suhu 72
0
C selama 5 menit yang diikuti 
dengan pendinginan pada suhu 4
0
C. 
Hasil PCR kemudian difraksinasi dengan 
elektroforesis menggunakan campuran pewarna gel 
(Gel Red, Biotium) sebanyak 3 µl pada agarose 
1,5% (Thermo Fisher Scientific)  dalam buffer 
TBE, pada tegangan 80 V selama 50 menit. DNA 
ladder 100 bp (Genetica Sciences) digunakan 
sebagai pembanding ukuran DNA. Hasil 
elektroforesis divisualisasikan menggunakan Gel 
Documentation (BluPad). Hasil optimasi PCR 
menunjukkan terdapat enam pasang primer yang 




Scoring dilakukan terhadap fragmen DNA 
yang teramplifikasi menggunakan angka biner 1 
bila terdapat pita, dan 0 bila tidak terdapat pita. 
Data biner digunakan untuk menghitung jumlah 
alel dan nilai PIC yang menunjukkan tingkat 
informasi keragaman yang diberikan masing-
masing pasangan primer yang digunakan mengacu 
pada Botstein et al. (1980). Data biner kemudian 
diolah menggunakan Sequential Agglomerative 
Hierarchical and Nested-Unweighted Pair-Group 
Method with Arithmetic (SAHN-UPGMA) 
menggunakan perangkat lunak NTSYS versi 2.0.2. 
(Rohlf 2000). Koefisien Jaccard digunakan untuk 
mengetahui indeks kemiripan dan keragaman antar 
sampel (Shameem dan Ferdous 2009).  
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Tabel 1. Deskripsi karakter morfologi aksesi kunyit asal Indonesia 
Table 1. Morphological character description of turmeric accessions from Indonesia 
























1 CL-JBR01 Jawa Barat Rapat Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermerdiet Lurus Oranye Dekat 
2 CL-JBR02 Jawa Barat Terbuka Erect Hijau muda Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
3 CL-JBR07 Jawa Barat Terbuka Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
4 CL-JBR11 Jawa Barat Terbuka Semi-erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Renggang Lurus Oranye Dekat 
5 CL-JBR13 Jawa Barat Terbuka Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
6 CL-JBR14 Jawa Barat Rapat Erect Hijau muda Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
7 CL-JBR08 Jawa Barat Terbuka Semi-Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
8 CL-JTG04 Jawa Tengah Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
9 CL-JTM02 Jawa Timur Rapat Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
10 CL-JTM06 Jawa Timur Rapat Erect Hijau muda Hijau Dekat Rata Intermediet Lengkung Oranye Dekat 
11 CL-JTM07 Jawa Timur Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
12 CL-SSL01 Sumatera Selatan Rapat Erect Hijau Hijau Dekat Rata Intermediet Lurus Oranye Dekat 
13 CL-SSL02 Sumatera Selatan Rapat Erect Hijau Hijau Jauh Rata Intermediet Lurus Oranye Dekat 
14 CL-SUT01 Sumatera Utara Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
15 CL-SUT02 Sumatera Utara Terbuka Erect Hijau muda Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
16 CL-SUT03 Sumatera Utara Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
17 CL-KLB01 Kalimantan Barat Rapat Erect Hijau Hijau Jauh Rata Renggang Lurus Oranye Dekat 
18 CL-SLS01 Sulawesi Selatan Terbuka Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
19 CL-SLT01 Sulawesi Timur Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
20 CL-MLK01 Maluku Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Padat Lurus Oranye Dekat 
21 CL-NTB01 Nusa Tenggara Barat Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
22 CL-PAP01 Papua Terbuka Erect Hijau muda Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lengkung Oranye Dekat 
23 CL-PAP03 Papua Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lengkung Oranye Dekat 
24 CL-PPB01 Papua Barat Rapat Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
25 CL-PPB04 Papua Barat Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lengkung Oranye Dekat 
26 CL-PPB05 Papua Barat Rapat Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Renggang Lurus Kuning lemon Dekat 
27 CL-PPB08 Papua Barat Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
28 CL-PPB09 Papua Barat Rapat Erect Hijau Hijau Dekat Rata Renggang Lurus Oranye Jauh 
29 CL-PPB12 Papua Barat Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
             




























32 CL-SLS02 Sulawesi Selatan Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
33 CL-BAL01 Bali Terbuka Semi-Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
34 CL-GTL01 Gorontalo Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
35 CL-KLT02 Kalimantan Timur Rapat Erect Hijau muda Hijau Jauh Rata Intermediet Lurus Oranye Dekat 
36 CL-SSL04 Sumatera Selatan Rapat Erect Hijau muda Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
37 CL-MLK04 Maluku Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
38 CL-SLT04 Sulawesi Timur Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
39 CL-KBB02 Kep. Bangka Belitung Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Rata Intermediet Lurus Oranye Dekat 
40 CL-JMB01 Jambi Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
41 CL-BTN01 Banten Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
42 CL-KBB03 Kep. Bangka Belitung Terbuka Semi-Erect Hijau muda Hijau Jauh Rata Renggang Lurus Oranye Dekat 
43 CL-NTB03 Nusa Tenggara Barat Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Padat Lengkung Oranye Dekat 
44 CL-KBB04 Kep. Bangka Belitung Rapat Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
45 CL-KBB05 Kep. Bangka Belitung Rapat Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Padat Lurus Oranye Dekat 
46 CL-BTN02 Banten Rapat Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Padat Lurus Oranye Dekat 
47 CL-BKL01 Bengkulu Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
48 CL-KTG01 Kalimantan Tengah Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Padat Lengkung Oranye Dekat 
49 CL-SLU01 Sulawesi Utara Rapat Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
50 CL-STG01 Sulawesi Tenggara Rapat Erect Hijau Hijau Dekat Rata Intermediet Lurus Kuning lemon Dekat 
51 CL-STG02 Sulawesi Tenggara Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Padat Lurus Oranye Dekat 
52 CL-SLS04 Sulawesi Selatan Terbuka Semi-Erect Hijau muda Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
53 CL-MUT01 Maluku Utara Rapat Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Renggang Lurus Kuning lemon Dekat 
54 CL-LMP04 Lampung Rapat Erect Hijau Hijau Dekat Even Intermediet Lurus Oranye Dekat 
55 CL-SMB01 Sumatera Barat Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
56 CL-NAD03 Aceh Rapat Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Renggang Lengkung Oranye Dekat 
57 Turina 1 (T1) Balittro Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
58 Turina 2 (T2) Balittro Rapat Semi-Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Padat Lurus Oranye Dekat 
59 Turina 3 (T3) Balittro Terbuka Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
60 CL-JBR16 Jawa Barat Terbuka Erect Hijau muda Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
61 CL-JBR06 Jawa Barat Terbuka Semi-Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
62 CL-JBR12 Jawa Barat Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Padat Lurus Oranye Dekat 
63 CL-YOG01 Yogyakarta Terbuka Erect Hijau Hijau Jauh Gelombang Intermediet Lengkung Oranye Dekat 
64 CL-LMP02 Lampung Terbuka Erect Hijau Hijau Dekat Gelombang Intermediet Lurus Oranye Dekat 
Keragaman Genetik  ...  (Tresna Kusuma Putri, Putri Ardhya Anindita, Noladhi Wicaksana, Tarkus Suganda, Vergel Concibido, Agung Karuniawan) 
 128 
Tabel 2. Primer dan suhu annealing marka PBA 
Table 2. Primer and annealing temperature of PBA markers 






HASIL DAN PEMBAHASAN 
Nilai polymorphism information content (PIC) 
dan kesesuaian marka PBA 
Hasil amplifikasi DNA menggunakan PCR 
menunjukkan variasi jumlah alel pada masing-
masing pasang primer (Gambar 1). Pasangan 
primer CYP1A1F/CYP1A1R dan 
CYP1A1F/heme2C19 merupakan pasangan primer 
PBA yang tidak menghasilkan pita pada tiap 
individu sehingga tidak dapat digunakan untuk 
mengidentifikasi keragaman genetik tanaman 
kunyit. Sementara itu, jumlah pita yang 
terampilifikasi menggunakan enam pasang primer 
PBA lainnya berjumlah 8 hingga 45 dengan jumlah 
total pita keseluruhan sebanyak 133, dan rata-rata 
22,3 (Tabel 3). Pasangan primer 
CYP2C19F/CYP2B6R mampu mengamplifikasi 
sikuen lebih banyak dibanding primer lainnya, 
sedangkan jumlah sekuen teramplifikasi paling 
sedikit dihasilkan oleh pasangan primer 
CYP2C19F/heme2B6. 
Marka PBA mampu mengidentifikasi 
banyak sikuen yang teramplifikasi pada tanaman 
kunyit. Jumlah sikuen yang dihasilkan pada 
penelitian ini lebih banyak bila dibandingkan 
dengan studi oleh Singh et al. (2012) yang 
menggunakan marka Random Amplified 
Polymorphic DNA (RAPD) dan marka Inter Simple 
Sequence Repeats (ISSR) terhadap 55 aksesi 
kunyit. Singh et al. (2012) melaporkan jumlah 
sikuen yang dihasilkan masing-masing terdiri atas 
5–13 dan 8–11 pita. Semakin banyak jumlah pita 
polimorfik, semakin tinggi pula keragaman 
genetiknya (Istiqomah et al. 2016). Tingginya 
jumlah fragmen yang teramplifikasi menunjukkan 
tingkat homologi yang tinggi terhadap berbagai 
protein yang ditemukan dan berkaitan dengan 
wilayah fungsional yang berbeda pada genom 
tanaman (Yamanaka et al. 2003).  
Penggunaan marka PBA sebagai marka 
fungsional terhadap aksesi kunyit Indonesia 
menunjukkan nilai polimorfisme tinggi yaitu 
sebesar 100%. Hal ini sejalan dengan penelitian 
Wicaksana et al. ( 2011) yang menggunakan marka 
PBA pada Zingiber barbatum Wall. asal Myanmar 
yang menunjukkan persentase polimorfisme 
sebesar 92,15%. Persentase polimorfisme dengan 
marka PBA sebesar 94,58% ditemukan pada 12 
aksesi  temu manga, Curcuma amada asal 
Myanmar (Jatoi et al. 2010) dan pada galur hasil 
pemuliaan Moringa oleifera L. sebesar 86,44% 
(Kumar et al. 2017). Nilai polimorfisme tersebut 
memiliki kaitan dengan nilai PIC yang dihasilkan. 
Nilai PIC menunjukkan tingkat kesesuaian 
marka yang digunakan berdasarkan tinggi 
rendahnya tingkat polimorfisme yang diperoleh. 
Nilai PIC di atas 0,90 menunjukkan bahwa marka 
sangat informatif untuk melihat perbedaan antar 
aksesi (Ismail et al. 2019; Botstein et al. 1980).  
Berdasarkan jumlah alel yang terdeteksi, 
didapatkan nilai PIC sebesar 0,90 
(CYP2C19F/heme2B6) hingga 0,98 
(CYP2C19F/CYP1A1R) dengan rerata 
  





1. CYP1A1F/heme2B6  
GCC AAG CTT TCT AAC 
AAT GC 
ACC AAG ACA AAT CCG 
CTT CCC 
56,0 
2. CYP2C19F/CYP1A1R  
TCC TTG TGC TCT GTC 
TCT CA 
AAG GAC ATG CTC TGA 
CCA TT 
56,0 
3. CYP2C19F/heme2B6  
TCC TTG TGC TCT GTC 
TCT CA 
ACC AAG ACA AAT CCG 
CTT CCC 
56,0 
4. CYP2C19F/heme2C19  
TCC TTG TGC TCT GTC 
TCT CA 
TCC CAC ACA AAT CCG 
TTT TCC 
56,0 
5. CYP2B6F/CYP2B6R  
GAC TCT TGC TAC TCC 
TGG TT 
CGA ATA CAG AGC TGA 
TGA GT 
52,0 
6. CYP2C19F/CYP2B6R  
TCC TTG TGC TCT GTC 
TCT CA 




GCC AAG CTT TCT AAC 
AAT GC 




GCC AAG CTT TCT AAC 
AAT GC 
TCC CAC ACA AAT CCG 
TTT TCC 
56,0 
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Tabel 3. Persentase polimorfisme dan nilai PIC 6 pasang primer PBA pada 64 aksesi kunyit 









1 CYP1A1F/heme2B6 16 100 0,92 Tinggi 
2 CYP2C19F/CYP1A1R 22 100 0,98 Tinggi 
3 CYP2C19F/heme2B6 8 100 0,90 Tinggi 
4 CYP2C19F/heme2C19 12 100 0,96 Tinggi 













Keterangan:  Nilai PIC > 0,5 = sangat informatif, 0,5 > PIC > 0,25 = cukup informatif, dan nilai PIC < 0,25 =  sedikit 
informatif (Botstein et al. 1980) 
Note: PIC value > 0.5 = very informative, 0.5 > PIC > 0.25 = fairly informative, and  PIC value < 0.25 =  less 






































Gambar 1. Visualisasi DNA beberapa aksesi kunyit pada beberapa primer PBA (a) CYP1A1F/ CYP1A1R, (b) 
CYP2C19/heme2C19, dan (c) CYP2B6F/CYP2B6R. Pita polimorfik ditunjukkan dengan tanda panah 
berwarna putih. 
Figure 1. DNA visualisation of several turmeric accessions on several PBA primers (a) CYP1A1F/ CYP1A1R, (b) 
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Jaccard Coefficient
0.01 0.08 0.14 0.20 0.27 0.33 0.39 0.46 0.52 0.58 0.64 0.71 0.77 0.83

































































0,94 (Tabel 3). Nilai tersebut lebih tinggi bila 
dibandingkan dengan penelitian Singh et al. (2018) 
yang menggunakan marka SSR pada aksesi kunyit 
dengan nilai PIC berkisar dari 0,43 hingga 0,67. 
Tingginya nilai polimorfik memiliki kaitan dengan 
ukuran genom, persilangan alami, dan 
heterozigositas spesies (Pan et al. 2017). Hasil 
analisis nilai PIC menunjukkan bahwa enam 
pasang primer PBA sangat informatif dan dapat 
digunakan untuk mengidentifikasi keragaman 
genetik pada tanaman kunyit. 
Analisis kekerabatan dan keragaman genetik  
Kekerabatan 64 aksesi kunyit asal Indonesia 
dianalisis menggunakan analisis kluster UPGMA 
dengan koefisian Jaccard. Hasil analisis berupa 
dendrogram yang menunjukkan kekerabatan 
genetik antar aksesi kunyit menggunakan marka 
PBA. Analisis klaster tersebut menunjukkan 
kelompok yang terbentuk berada pada jarak 
genetik 0,01 hingga 0,83 atau dengan tingkat 
kemiripan 1–83% (Gambar 2). Aksesi CL-PPB04 
yang berasal dari Papua Barat dan CL-NTB01 dari 
Nusa Tenggara Barat memiliki tingkat kemiripan 
yang tinggi dengan koefisien kemiripan sebesar 
83%, diikuti oleh aksesi CL-JBR07 dari Jawa 
Barat dan aksesi CL-JTM06 dari Jawa Timur 
dengan koefisien kemiripan 0,75 atau sama dengan 
75%. Menurut Singh et al. (2018) rentang klaster 
aksesi kunyit yang berada pada rentang 0,44 – 1,00 
mengindikasikan adanya keragaman. Sementara 
pada penelitian Verma et al.  (2015), jarak genetik 
30 genotip kunyit yang berada pada rentang 0,03–
0,59 menunjukkan cukup beragam. Pada penelitian 
ini, jarak genetik pada klaster sangat bervariasi 
terutama jarak koefisien kemiripan di atas 0,45 
yang menunjukkan keragaman yang luas. 
Koefisien kemiripan pada rentang jarak 
0,01–0,83 mengindikasikan tingkat keragaman 
genetik yang luas pada aksesi kunyit. Hal ini 
sejalan dengan penelitian Ismail et al. (2019) pada 
temulawak yang menunjukkan bahwa tingkat 
keragaman temulawak berdasarkan marka PBA 
sangat luas dengan tingkat kemiripan pada rentang 
0,00–0,83. Penelitian Wicaksana et al. ( 2011) 
menunjukkan keragaman genetik yang luas pada 
Zingiber barbatum  Wall, berdasarkan analisis 
marka morfologi dan marka molekuler PBA 
dengan rentang koefisien kemiripan genetik 
Jaccard 0,21–0,97. Informasi keragaman genetik 
yang didapatkan sangat penting untuk dasar 
strategi konservasi, pemanfaatan, dan kegiatan 
pemuliaan tanaman (Li et al. 2011). Luasnya 
keragaman pada aksesi kunyit tersebut mendukung 
ketersediaan materi genetik bagi proses pemuliaan 
kunyit dan mampu meningkatkan kemajuan seleksi 


























Gambar 2. Dendrogram 64 aksesi kunyit asal Indonesia berdasarkan marka PBA menggunakan koefisien kemiripan 
Jaccard 
Figure 2. Dendrogram of 64 turmeric accessions from Indonesia based on PBA markers using Jaccard similarity 
coefficient  
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Nilai polimorfisme serta keragaman yang 
dihasilkan mengindikasikan keragaman genetik 
yang luas antar aksesi kunyit di Indonesia. 
Keragaman pada tanaman yang diperbanyak secara 
vegetatif dapat disebabkan oleh adanya mutasi 
alami yang mengakibatkan perubahan susunan 
genom tanaman. Hal tersebut dipengaruhi oleh 
penyebaran geografis yang diikuti dengan proses 
mutasi dan seleksi (Ravindran et al. 1994). 
Penyebaran kunyit di Asia Selatan dan Asia 
Tenggara memiliki kaitan dengan keragamaan di 
bawah pengaruh agama Hindu pada masa Post-
Arya (Sasikumar 2005) dan jalur perdagangan. 
Proses penyebaran kunyit tersebut membuat kunyit 
perlu melakukan adaptasi dengan lingkungan 
tumbuhnya yang menyebabkan adanya akumulasi 
mutasi spontan dalam proses evolusi genetik. Klon 
tanaman yang diperbanyak secara vegetatif yang 
semakin lama menghadapi berbagai cekaman 
lingkungan dapat mengakumulasi mutasi dan 
berpotensi menimbulkan adanya mutasi somatik 
(Pelsy 2010). Menurut Jiang dan Ramachandran 





. Oleh karena itu, 
dapat disimpulkan bahwa aksesi kunyit yang ada 
hingga saat ini merupakan aksesi yang sudah 
beradaptasi dengan kondisi lingkungan. 
Hasil analisis klaster mengelompokkan 64 
aksesi kunyit ke dalam dua klaster utama pada nilai 
koefisien 0,01 (Tabel 4). Kelompok pertama terdiri 
atas 63 aksesi dan terbagi ke dalam tiga subklaster 
yaitu subklaster I, subklaster II, dan subklaster III 
dengan nilai koefisien kemiripan 0,13. Subklaster I 
terdiri atas 10 aksesi pada rentang koefisien 
kemiripan 0,12–0,75. Subklaster II terdiri atas 47 
aksesi dengan koefisien kemiripan 0,13–0,74. 
Subklaster III terdiri atas 6 aksesi pada rentang 
koefisien kemiripan 0,22–0,8. Sementara pada 
klaster II hanya terdiri atas satu aksesi yaitu CL-
GTL01 yang berasal dari Gorontalo dengan 
koefisien kemiripan 0,02 dengan subklaster 
lainnya. Berdasarkan scoring pita DNA, aksesi 
CL-GTL01 menunjukkan pola pita DNA yang 
sangat berbeda, sehingga pada analisis klaster 
terpisah dari aksesi lainnya. 
Dendrogram tidak menunjukkan adanya 
variasi yang didasarkan pada lokasi geografis asal 
kunyit. Aksesi-aksesi yang berada pada satu 
subklaster merupakan aksesi yang berasal dari 
provinsi yang berbeda. Spesies jahe liar yang 
diteliti oleh Wicaksana et al. ( 2011) juga 
menunjukkan tidak adanya hubungan yang 
signifikan antara aksesi Zingiber barbatum dengan 
wilayah asal koleksinya di Myanmar. Hal tersebut 
dapat terjadi karena plasma nutfah berasal dari 
daerah yang sama dan ditransfer di dalam maupun 
ke luar provinsi (Shen et al. 2010). Beberapa 
aksesi kunyit diperoleh dari daerah perbatasan 
antar provinsi sehingga ada kemungkinan berbagai 
aksesi mengelompok pada klaster yang sama. 
Secara morfologi tidak ditemukan kemiripan sifat 
tertentu yang membedakan sifat antar aksesi kunyit 
dalam satu klaster sehingga perlu dilakukan 
penelitian lanjutan mengenai mekanisme genetik 
yang terjadi dan diperlukan analisis korelasi antara 
keragaman genetik dengan marka molekuler dan 
marka morfologi Menurut  Balloux et al. ( 2003) 
tanaman tanaman yang diperbanyak secara 




Tabel 4. Pengelompokan aksesi kunyit pada klaster dendrogram berdasarkan metode UPGMA menggunakan 
penanda PBA 
Table 4. Dendogram cluster of turmeric accessions grouping based on UPGMA method using PBA markers 
Klaster Subklaster Aksesi 
I I 
CL-JBR01, CL-JBR02, CL-JBR07, CL-JTM06, CL-JTM07, CL-SSL02, CL-
JBR11, CL-SSL01, CL-MLK04, CL-SLT04 
I II 
CL-KBB03, CL-NTB03, CL-BKL01, CL-SLU01, CL-MUT01, CL-LMP04, 
CL-SMB01, Turina 2, Turina 1, Turina 3, CL-LMP02, CL-JBR06, CL-JBR13, 
CL-JTG04, CL-JTM02, CL-SUT01, CL-BTN01, CL-SUT02, CL-JBR16, CL-
JBR12, CL-NAD03, CL-SUT03, CL-PAP03, CL-KLB01, CL-SLS01, CL-
SLT01, CL-PPB08, CL-PPB09, CL-JBR14, CL-JBR08, CL-PPB12, CL-
SSL04, CL-NAD01, CL-SLS02, CL-KBB01, CL-KLT02, CL-BAL01, CL-
KBB02, CL-JMB01, CL-KBB04, CL-KBB05, CL-BTN02, CL-KTG01, CL-
STG01, CL-STG02, CL-SLS04 
I III 
CL-MLK01, CL-YOG01, CL-PAP01, CL-NTB01, CL-PPB04, CL-PPB01, CL-
PPB05 
II - CL-GTL01 
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pada lokus spesifik akibat adanya mutasi alami. 
Meskipun demikian, jika mutasi somatik terjadi 
pada fase pertumbuhan tanaman, maka tidak akan 
memberikan pengaruh terhadap penampilan 
fenotip (Pelsy 2010). Secara keseluruhan, kunyit 
yang berasal dari provinsi di Indonesia memiliki 
keragaman genetik yang luas yang dipengaruhi 




Marka PBA merupakan marka yang sangat 
informatif dalam mendeteksi keragaman aksesi 
kunyit pada tingkat gen dengan nilai poliformisme 
100% dan PIC lebih dari 0,9, dan sesuai untuk 
mengidentifikasi keragaman kunyit. Aksesi kunyit 
memiliki keragaman yang luas yang terdistribusi 
pada klaster dengan koefisien kemiripan 0,02 
hingga 0,83. Koefisien keragaman tersebut 
menunjukkan adanya kemungkinan mutasi alami 
pada tanaman kunyit akibat pola penyebaran secara 
geografis. Kunyit yang berasal dari daerah yang 
sama cenderung menyebar dan mengelompok 
dengan aksesi yang berasal dari daerah yang lain. 
Informasi terkait keragaman aksesi kunyit pada 
penelitian ini berguna untuk pengembangan 
varietas unggul dan konservasi sumberdaya 
genetik kunyit Indonesia. 
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